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Введение. Назначение и обоснование раз-
работки баз данных ДНК. Создание и разработка 
современных баз данных (БД) ДНК необходимы 
для осуществления следующих задач и целей:
1) увеличения шансов на успешное раскры-
тие преступлений;
2) увеличения числа раскрываемых пре-
ступлений;
3) повышения скорости расследования пре-
ступлений;
4) сокращения времени, потраченного поли-
цией на расследование преступлений;
5) сопоставления данных с нераскрытыми 
преступлениями;
6) идентификации ранее ложно идентифи-
цированных биологических объектов, имеющих 
судебно-медицинское значение [1].
Базы ДНК для целей криминалистики, смеж-
ных дисциплин и органов безопасности существу-
ют ещё не во всех странах.
Двадцатилетний опыт изучения и практи-
ческого применения ДНК-маркеров, имеющих 
судебно-медицинское значение, доказал значи-
мость этой научной темы и позволил сформиро-
вать задачи для дальнейших действий. 
Результаты и опыт работы криминалистиче-
ских лабораторий, а также соответствующие алго-
ритмы, методики, модели, описание технологий 
ДНК-анализа для специфических целей кримина-
листики, генеалогии, судебной медицины, клини-
ческой геномики, антропологии и археологии глу-
боко изучены рядом ученых и лабораторий мира, 
что отражено в недавно опубликованных книгах, 
монографиях и обзорных статьях [1–17].
Архитектура баз данных ДНК преступников 
и подозреваемых, технологии таких информа-
ционных хранилищ, используемые алгоритмы 
обработки текстов и сопоставления данных в до-
ступной литературе освещены скудно. Имеются 
единичные публикации, сообщающие результа-
ты разработки программных комплексов с от-
крытым кодом, предназначенных для анализа 
микросателлитных карт геномных маркеров [18] 
и программного обеспечения, специально пред-
назначенного для вычислительных операций 
в сфере криминологии [19].
Наиболее развитые базы данных ДНК при-
надлежат ФБР (CODIS, Combined DNA index system, 
США) [12], службам безопасности Нидерландов 
(база данных ДНК и программное обеспечение 
Bonaparte) [20], специальным службам и полиции 
Англии — Национальная база данных ДНК Вели-
кобритании [21  ̶27]. Рекомендации по разработке 
и управлению ДНК базами данных сформулирова-
ны ассоциацией криминологов и судебных меди-
ков и опубликованы на сайте http://enfsi.eu. 
Основная часть. Обоснование предлагаемо-
го набора STR-маркеров для базы данных ДНК Бе-
ларуси. Основные типы геномных маркеров, име-
ющих значение для криминалистики и судебной 
медицины, приведены в таблице 1. Алгоритм об-
работки ДНК представлен на рисунке 1. Увеличе-
ние числа типов КТП (коротких тандемных повто-
ров) и маркеров ОНП (одиночных нуклеотидных 
полиморфизмов) способствует более точной гене-
тической экспертизе. В мире имеется тенденция 
расширять спектр маркеров судебно-медицинской 
экспертизы, что необходимо учитывать при разра-
ботке местных информационных систем. Безуслов-
но количество маркеров может быть ограничено 
по причине лимитов финансирования. ФБР доба-
вила новые маркеры D1S1656, D2S441, D2S1338, 
D10S1248, D12S391, D19S433, D22S1045. Они при-
меняются в судебно-медицинской и криминали-
стической практике США с января 2017 года. Под-
робно ознакомиться с содержанием маркерной 
панели БД ФБР CODIS можно свободно на сайте 
https://strbase.nist.gov/fbicore.htm.
Обоснование выбора контингента доно-
ров ДНК для наполнения базы данных. Доно-
рами ДНК могут быть следующие биологические 
объекты:
1) лица, совершившие тяжкие и особо 
тяжкие преступления, связанные с причинени-
ем вреда здоровью и имуществу других граж-
дан. Перечень преступлений должен быть 
перечислен в соответствии с существующей но-
менклатурой;
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2) лица, подозреваемые в совершении пре-
ступлений;
3) добровольцы, которые могут быть никог-
да не судимыми или ранее приговоренными к ме-
рам наказания и лишению свободы;
4) домашние и дикие животные, другие жи-
вые существа.
Значение ДНК образцов таких доноров име-
ет все большее значение при раскрытии целого 
ряда преступлений.
В Великобритании у всех арестованных лиц 
выполняется забор ДНК путем соскоба клеток со 
слизистой щеки [21–27]. 
Технические средства разработки и анали-
за базы данных ДНК. Практический смысл имеет 
собрать все паспортные, социальные и геномные 
данные в стабильную надежную базу данных, ос-
нованную на современных технологиях хранения, 
доступа и защиты информации. Для этого можно 
использовать как традиционные реляционные 
Таблица 1. Геномные маркеры идентификации (CCП — секвенирование следующего поколения) [51]
Table 1. Genomic identification markers (NGS — next generation sequencing) [51]
Маркеры
Преимущества и недостат-
ки для судебной экспер-
тизы
Преимущества ССП (NGS) Недостатки ССП (NGS)
Аутосомные КТП
– Высокая дискриминиру-
ющая сила.
– Низкий уровень мута-
ций.
– Легко включать в базы 
данных.
– Определение в смешан-
ных образцах и легкость 
вычисления пропорций 
(% чтений).
– Значительно дороже.
– Трудно использовать 
мультиаллельные КТП по 
причине длины чтений.
– Огромный объем данных, 
трудность хранения и стати-
стических расчетов.
Аутосомные ОНП
– Меньшая дискримини-
рующая сила, чем у КТП, 
но очень полезны в труд-
ных случаях компромити-
рованных образцов.
– Можно определить мил-
лионы ОНП (проиисхожде-
ния, этнографии, фенотипа).
– Определяются в смешан-
ных образцах с высоким 
числом чтений.
– Имеются специальные тех-
нологические комплекты.
– Дороже, но, в зависимости 
от числа, цена может быть 
одинаковой, как и при рабо-
те с другими маркерами.
Y-хромосомные КТП
– Низкая дискриминирую-
щая сила.
– Возможны проблемы 
с вычислениями популя-
ционной статистики.
– Определение в смешан-
ных образцах и легкость 
вычисления пропорций 
(% чтений).
– Значительно дороже.
– Трудно использовать 
мультиаллельные КТП по 
причине длины чтений. 
– Высокое число повторов 
последовательностей ос-
ложняет анализ. 
– Огромный объем данных, 
трудность хранения и стати-
стических расчетов.
Митохондриальные 
ОНП
– Высокое число копий.
– Лучше подходят для ста-
рых и поврежденных об-
разцов материала.
– Имеют сравнительно 
низкую дискриминирую-
щую силу.
– Легкость анализа полных 
митохондриальных гено-
мов.
– Имеется много техноло-
гических комплектов.
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технические средства разработки БД, такие как 
MySQL и PostgreSQL, так и более современные 
NoSQL технологии (MongoDB, Сassandra и т. п.). 
Нужно отметить, что сегодня реально разработать 
и мобильные приложения под наиболее популяр-
ные платформы (Android, IOS, Windows mobile) для 
хранения данных, а также для ввода и поиска не-
обходимой информации. База данных ДНК может 
иметь общедоступный интерфейс, реализованный 
современными средствами кодов и библиотек 
Javascript, HTML и размещаться как веб-сайт на ос-
нове систем управления контентом или как разра-
ботанный веб-сайт на основе существующих устой-
чивых перед уязвимостями фреймворков. Часть 
геномной информации можно сделать доступной 
только для авторизированных лиц.
Особое практическое и научное значение 
может иметь интеграция баз данных стран СНГ 
с аналогичными хранилищами геномных и па-
спортных данных других стран. Технически такая 
интеграция может быть осуществлена с помощью 
разработки стандарта представления данных кар-
точки доноров ДНК. 
В 21 веке на смену настольным (desktop 
databases) базам данных (Mirosoft Access, 
FileMaker, Visual Basic, FoxPro, Delphi/C++ Borland, 
Qt/C++, WxPython, RubyTK) пришли веб-системы 
с возможностями хранения данных в облачных 
хранилищах. Сейчас эти технологии применяются 
реже. Все чаще разработчики программного обе-
спечения предпочитают компилируемым языкам 
программирования (C++ и C#), интерпретируемые 
Рис. 1. Алгоритм обработки ДНК для целей судебной экспертизы
Fig. 1. DNA Processing Algorithm for Forensic Examination
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(Python или Ruby). Эти языки и имеющие к ним 
отношение технологии и фреймворки конкуриру-
ют с наиболее распространенными языками про-
граммирования, которыми являются Java и PHP. 
Необходимо отметить, что существуют драйверы 
и другие компоненты инфраструктуры для исполь-
зования БД, написанных на любом популярном 
языке программирования. Огромное распростра-
нение языков программирования Python и Ruby 
обусловлено их уникальной лаконичностью, ясно-
стью синтаксиса и наличием большого количества 
готовых модулей. Они позволяют разрабатывать 
программное обеспечение быстрее и более вы-
сокого качества, но с некоторой потерей скорости 
запуска приложений по сравнению с языками С/
C++. Использование интернет-ориентированных 
веб-систем позволяет применять ресурсы серве-
ров и облачных хранилищ, пользоваться набором 
стандартных веб-технологий, таких как Javascript 
и его библиотеки JQuery и AngularJS, HTML5, ис-
пользовать БД MySQL, PostgreSQL, SQLite, OracleDB, 
MongoDB и многие другие полезные ресурсы. 
Огромное наследие математического ап-
парата, реализованного в программных кодах 
библиотек и различных расширений, позволяет 
сегодня разрабатывать программные комплексы 
с меньшими затратами человеческих и машинных 
ресурсов. Для обработки данных КТП и ОПН суще-
ствует специальное программное обеспечение: 
NextGene, Mutation Surveyor [28], CLC Genomics 
Workbench, DNA Star, Ugene [29–35], JMP Genomics, 
Illumina Studio, STRUCTURE [30, 36], OmniPop, 
GenePop, Arlequin [http://cmpg.unibe.ch/software/
arlequin35/]  и ресурсы бесплатных библиотек язы-
ков R (пакет-модуль GeneLand), BioPython, Java, 
Ruby, Perl, С++.
Применение геномных маркеров для це-
лей криминалистики. На территории Беларуси 
и России проживает более 160 различных народ-
ностей и национальностей. Знание конкретных 
частот встречаемости ДНК маркеров различного 
типа у населения местной этнической принадлеж-
ности − необходимое условие корректного приме-
нения методов ДНК анализа при идентификации 
личности и биологических следов (Е. Исаева и др., 
2011) [37].
ДНК-анализ КТП широко применятся в лабо-
раториях по всему миру для задач практической 
судебной экспертизы. Разработан целый ряд ла-
бораторных технологических комплектов, исполь-
зующих различные генетические маркеры [38, 39]. 
Помимо стандартных стационарных техно-
логических комплектов ДНК-анализа для целей 
судебной экспертизы (таблица 2, рисунок 2), раз-
работаны переносные мобильные системы, осно-
ванные на Agilent 2100 биоанализаторе [40, 41].
Для изучения и вычисления филогенеза 
используются локусы КТП TPOX, FES, vWA, F13A 
и Tho1 [42]. Имеются публикации об успешном 
применении 11 нестандартных аутосомных ло-
кусов (D21S1437, D22S683, D8S1110, D10S2325, 
D12S1090, D17S1294, D3S1744, D14S608, D20S470, 
D18S536, D13S765) для изучения этногеографиче-
ского статуса жителей Бангладеша [43].
Для идентификации деградированного ДНК 
в случая изучения генетической и родовой принад-
лежности используют быстро мутирующие Y-КТП 
[Rapidly mutating Y-chromosomal short tandem 
repeats (RM Y-STRs)] [44].
Ф. Мессина и соавторы показали сравнитель-
ную эффективность маркеров тетрануклеотидных 
КТП TH01, D19S433, FGA, D3S1358 для целей попу-
ляционной генетики и судебной экспертизы [45].
Б. Бадоул и А. Ван Даал (лаборатория ФБР, 
2008) предложили разделить классы значимых 
для криминалистики одиночных нуклеотидных по-
лиморфизмов (ОНП) на четыре категории:
1) ОНП для тестирования идентификации 
биологических объектов (Identity-testing SNPs). Эти 
маркеры требуют высокой гетерозиготности и низ-
кого коэффициента инбридинга.
2) ОНП родословной (Lineage informative 
SNPs). Представляют собой множество тесно свя-
занных между собой ОНП, которые функциони-
руют как гаплотипные маркеры. Меньше других 
подвержены рекомбинациям и мутациям. Их при-
меняют для идентификации пропавших без вести 
путем сопоставления общих черт генома с род-
ственниками.
3) ОНП происхождения (Ancestry informative 
SNPs, подразумевается линия происхождения вне 
семьи субъекта). Маркеры используются для опре-
деления биогеографического этноса индивидуу-
ма. Они требуют низкого уровня гетерозиготности 
и требовательны к другим параметрам популяци-
онной генетики. 
4) Фенотипически информативные ОНП 
(Phenotype informative SNPs, маркеры внешности 
субъекта розыска или идентификации). Назначе-
ние таких маркеров — установление высокой ве-
роятности, что субъект расследования обладает 
определенным набором черт внешности, включа-
ющим цвет кожи, волос, глаз и т. п. Данная группа 
геномных маркеров имеет особое значение для 
раскрытия преступлений, когда необходимо опре-
делиться с отбором подозреваемых лиц. Гены, от-
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Платформа Применение Комплект Маркеры
Ion Torrent (PGM)
Анализ следов ДНК и ДНК 
высокой степени разло-
жения
Выяснение принадлежно-
сти к семье или роду
Анализ ДНК трупных 
останков для поиска лиц 
в розыске
Более эффективно для 
анализа смесей ДНК
HID-Ion AmpliSeq Identity 
Panel
HID-Ion AmpliSeq Ancestry 
Panel
124 аутосомных маркеров 
(34 одиночных полиморфиз-
мов с привязкой к Y хромосо-
ме и 90 одиночных чисто ауто-
сомных полиморфизмов (ОП)
Illumina (MiSeq)
ДНК тестирование для 
практической кримина-
листики
ДНК профилирование для 
судебно-медицинских баз 
данных
Анализ митохондриаль-
ного ДНК для идентифи-
кации лиц в розыске
Идентификация жертв 
катастроф и стихийных 
бедствий
ForenSeq DNA Signature Prep 
Kit
Nextra XT DNA Library Prep 
Kit: анализирует D-петлю 
гипервариабельной области 
митохондриального ДНК
Nextera XT DNA Library Prep 
Kit: анализирует митохон-
дриальную ДНК
Используется комбинация 
ForenSeq DNA Signature Prep 
Kit и Nextera XT DNA Library 
Prep Kit
200 генетических маркеров: 
27 основных аутосомных ко-
ротких тандемных повторе-
ний (КТП), 24-Н КТП, 7 X-КТП, 
95 ОНП идентификации, 
22 ОНП фенотипа и 56 биогео-
графического происхождения
Для трудных случаев и для 
амплификации / усиления 
4 пересекающихся фрагмен-
тов, распространяющихся на 
гипервариабельные области
Для чистых интактных образ-
цов ДНК и усиления 2 длиных 
фрагментов, распространя-
ющихся через весь митохон-
дриальный геном человека 
(16 569 пар оснований)
ветственные за экспрессию пигментов — это MCIR, 
R151C, R160W, D294H, R307G, MATP, TYR [46].
Имеются данные о том, что 99,1 % генома 
одинаково у всех людей, именно эта часть и отве-
чает за принадлежность к биологическому виду 
Homo Sapiens. Остальная часть генома человека, 
составляющая 0,9 % называется по определению 
полиморфной, к этой части относятся КТП и ОПН, 
имеющие значение для криминалистики и судеб-
ной медицины [47].
Известно, что 85 % вариаций генома чело-
века находится и отображено в ОНП [46, 48].
ОНП можно применять в тех случаях, когда 
для КТП не удается собрать ДНК подходящего ка-
чества и объема. Такая ситуация бывает в случаях 
разложения ДНК по причине давнего срока смер-
Таблица 2. Основные лабораторные технологии анализа ДНК для целей криминалистики и судебной медицины [51]
Table 2. Basic laboratory DNA analysis technologies for the purposes of forensic science and forensic medicine [51]
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ты i-того аллеля внутри двух популяций А и В, ко-
торые сравниваются по локусам генов [49].
В. А. Cтепанов и соавторы (2011) впервые 
с использованием панели из 15 генетических мар-
керов, применяемых для ДНК-идентификации 
и в судебно-медицинской экспертизе, охаракте-
ризовали 17 популяций Российской Федерации. 
Исследователями была определена степень по-
лиморфизма и популяционной изменчивости 
в российских популяциях микросателлитных локу-
сов, входящих в набор PowerPlex 16 («Promega»): 
распределение аллелей и генотипов в популяциях 
шести городов и 11 этнических группах РФ; уровни 
внутри межпопуляционной генетической диффе-
ренциации населения; генетические взаимоотно-
шения между популяциями; идентификационные 
и судебно-медицинские характеристики изученной 
системы маркеров. Авторами были выявлены зна-
чительные отличия российских популяций от ре-
ферентной базы США, используемой в настоящее 
время в практике судебной экспертизы РФ. Россий-
скими учёными и программистами создана база 
данных по частотам аллелей 15 микросателлитных 
локусов, применяемых в ДНК-идентификации и су-
дебной медицине, которая может стать референт-
ной для проведения судебно-медицинских экспер-
тиз в России. Была обнаружена пространственная 
организация генетического разнообразия по панели 
ти биологического субъекта или в связи с воздей-
ствиями внешней среде. 
Мутации типа Вставка-удаление (INDEL = 
insertion/deletion) можно классифицировать сле-
дующим образом (А. Зидкова и соавторы, 2013):
1) вставки или удаления одиночных пар ну-
клеотидов;
2) мономерные расширения пар нуклео-
тидов;
3) многомерные расширения с единицами 
повтора в 2–15 пар оснований;
4) вставки транспозонов;
5) вставки/удаления, содержащее случай-
ные ДНК последовательности размером от 2 до 
10 000 пар оснований в длину. Приблизительно 
40 % всех инделов принадлежит к этому классу 
мутаций, причем 99 % из них имеют длину короче 
100 пар нуклеотидных оснований [48].
И. Хэлдер и соавторы (2009) продолжили 
рассчитывать частоту аллелей отобранных ге-
нов-маркеров по формуле (1):
δc = 1/2 × ∑|fiA – fiB|,                   (1)
где δc — составной, композитный показатель, рас-
ширение двуаллельного показателя, представ-
ляет разницу в частотах аллелей двух популяций 
в случае мультиаллельных генов, f
iA
 и f
iB
 — часто-
n
i = 1
Рис. 2. Схема ПЦР (полимеразной цепной реакции ДНК)
Fig. 2. Scheme of PCR (polymerase chain reaction of DNA)
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